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摘要 : 测定 了 我 国 尖 音 库 蚊 复合 组 和 和 白 纹 伊 蚊 蚊 虫 体内 感染 的 Wolbachia 株 的 wp 基因 序列 。 核 背 酸 和 和 毛 基 酸 的 同 源 性 及 系 
统 关系 分 析 表 明 ， 我 国 尖 音 库 蚊 复合 组 和 和 白 纹 伊 蚊 中 Wolbachia 株 的 wp 基因 序列 与 Pip 组 其 它 株 的 核 背 酸 及 氨基 酸 同 源 性 
分 别 为 98% ~ 100% 和 97% ~ 10095 ， 属 B 大 组 Wolbachia 中 的 Pp 组。 
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Abstract: Sequencing of the wsp gene in Wolbachia infecting mosquitoes of the Culex pipiens complex and Aedes albop- 
ictus was performed. The homology of nucletide and amino acids between strains infecting Cx. pipiens complex and Ae. 
albopictus in China and other strains of Pip group was 98% — 10096 and 97% — 10096 >» respectively. The strains of 
Wolbachia which infect the Cx. pipiens complex and Ae. albopictus in China belong to the Pip group of the Wolbachia 


B-supergroup. These strains may induce cytoplasmic incompatibility in there hosts. 
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昆 忠 共 生 微 生物 Wolbachia 由 于 其 可 能 与 重要 
的 进化 过 程 有 关 以 及 在 媒介 生物 的 遗传 防治 和 作为 
外 源 基 因 的 载体 等 领域 的 应 用 前 景 ， 近 年 来 引起 国 
际 昆 虫 学 界 和 媒介 生物 学 界 的 广泛 关注 和 兴趣 。 该 
类 微生物 通过 诱导 宿主 间 杂 交 的 胞 质 不 融合 《eyto- 
plasmic incompatibility, CD. V5 S 5 TEAE B. Cparthe- 
nogenesis. PD 和 雌性 化 《feminization》 等 机 制 改变 
和 影响 着 其 宿主 的 繁殖 《和 比 鹏 等 ，2002)。 人 们 从 
20 世纪 20 年 代 就 开始 认识 和 研究 该 类 微生物 ， 但 
是 由 于 大 多 数 立 克 次 体 个 能 在 宿主 细胞 体外 培养 ， 
使 其 研究 的 深入 受到 限制 《Werren，1995; 1997). 
上 个 世纪 末 ， 分 子 生物 学 方法 的 应 用 极 大 地 促进 了 
Wolbachia 的 研究 ， 已 有 多 个 基因 序列 被 应 用 到 该 
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微生物 的 系统 发 育 中 。 应 用 168 IDNA、23S rDNA 
以 及 fisZ 等 基因 的 序列 分 析 ， 弄 清 了 各 个 Wolba- 
chia 株 的 系统 发 育 关 系 ， 发 现在 不 同 宿主 的 繁殖 中 
表现 出 不 同 的 操作 机 制 的 各 个 Wolbachia 株 均 属于 
Proteobacteria 的 a XE Bt; 并 将 已 知 的 各 个 Wolbachia 
株 划 分 为 A 和 B 二 个 大 组 。 但 16S rDNA 等 基因 的 
进化 速度 太 慢 ， 因 而 不 能 提供 足够 的 信息 来 解决 表 
现 出 不 同 繁殖 改变 的 各 个 Wolbachia 株 之 间 的 关系 。 
目前 一 种 编码 Wolbahcia 主要 表面 香 白 的 基因 一 一 
wsp 基因 被 认为 是 在 所 有 已 知 的 Wolbachia 基因 中 进 
化 最 快 的 ， 并 建立 了 依据 其 基因 序列 对 各 个 Wol- 
bachia 株 进行 PCR 分 类 检测 的 方法 和 系统 发 育 分 
析 ， 将 节肢 动物 体内 共生 的 Wolbachia TA AM B 
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AKH Csupergroup? 以 及 大 组 下 的 组 《grmoup) 
(Braig et al.，1998; Zhou et al.，1998)。 我 们 通过 
PCR 检测 的 方法 发 现在 我 国 的 蚊虫 体内 普遍 存在 有 
Wolbachia 的 感染 〈 宋 社 吾 等 ，2002)， 通 过 对 我 国 
蚊虫 体内 感染 的 Wolbachia 株 的 wsp 基因 序列 的 测 
定 确定 其 分 类 地 位 ， 为 进一步 探讨 Wolbachia 的 感 
染 与 我 国 尖 音 库 蚊 复合 组 蚊虫 杂交 的 胞 质 不 融合 现 
象 〈 赵 彤 言 等 ，1998) ARAE T Eih. 


1 材料 与 方法 


1.1 BOR KR 

采用 本 研究 室 饲 养 的 下 列 蚊 种 : 库 蚊 属 尖 音 库 
蚁 复合 组 4 个 实验 种 群 ， 淡色 库 蚊 Culex pipiens pal- 
lens FERIR, BEEE Cx. pipiens quinquefasciatus T 
MR, REER Cx. pipiens pipiens 乌鲁木齐 株 和 骚 
WEI Cx. pipiens molestus 北京 株 ; 伊 蚊 属 白 纹 伊 
EX Aedes albopictus 北京 株 和 江苏 株 。 
1.2 ”蚊虫 总 DNA 的 制备 

解 冲 多 只 蚊虫 的 卵 梨 或 精 炳 〈 或 整 只 蚊虫 )， 
ATRA 300 uL DNA 提取 裂解 液 《100 mmol/L Tris- 
HCl. pH 8.0, 50 mmol/L NaCl; 50 mmol/L EDTA; 1% 
SDS; 0.15 mmol/L 精 胺 ，0.5 mmol/L WRO KIA 
心 管 中 《 整 只 蚊虫 用 玻璃 棒 匀 浆 )， 加 入 2 aL 蛋白 
FK 溶液 C20 mg/mL), 50K 2 h 以 上 。 用 水 
饱和 了 酚 《pH 8.0 MAN-FRE (24:1) 抽 提 2 
次 ， 离 心 《9 000 rmin，10 min) 上 清 液 中 加 入 0.2 
倍 体积 的 乙酸 铵 次 液 〈《10 moyL) 和 2 倍 体积 的 无 
水 乙醇 ，- 20 CRF2h 以 上 离心 ， 沉淀 用 冷 75% 
LERRA D, VERTAT 10 uL NAKE 
KP, Ac UE. 
1.3 蚊虫 体内 Wolbachia 的 wsp 基因 片段 的 PCR 
扩 增 

使 用 一 对 通用 的 特异 性 引物 81F: 5'-TGGTC- 
CAATAAGTGATGAAGAAAC 和 691R: S'-AAAAATTA- 
AACGCTACTCCA。 可 以 从 所 有 已 知 的 Wolbachia $R 
中 扩 增 出 590 ~ 632 bp 的 目的 片段 《Zhou et al.， 
1998)。 扩 增 体积 为 20 nL ， 包 括 13.5 uL ddh O 2 
uL 10 x buffer, 2 uL 25 mmol/L MgCl 0.5 uL dNTPs 
(10 mmol/L each)» 0.5 uL 20 pmolL 上 游 和 下 游 引 
物 以 及 1U Tag DNA 聚合 酶 。 扩 增 条 件 : 95% 预 变 
性 3 min: 94*C 1 min: 557€ 1 min: 72C 1 min 扩 增 
35 个 循环 最 后 72% 延 伸 7 mine WAE PCR 产物 
10 uL. H 1.4 儿 的 琼脂 糖 谋 胶 电 访 ， 紫 外 灯 下 观 
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1.4 序列 测定 与 分 析 

每 个 实验 种 群 测 3 个 样本 ， 尖 彰 库 蚁 复合 组 蚁 
BEM 12 个 样本 ， 白 纹 伊 蚁 共 测 6 个 样本 。 采 用 
克隆 测序 方法 ，PCR 产物 通过 pGEM-T Vector System 
(Promaga) 5 pGEM-T 载体 连接 ， 转 化 感受 态 宿 主 
菌 〈《XL-17， 通 过 蓝 白 斑 筛 选 和 特异 PCR 鉴定 重组 
质粒 。 序 列 测定 采用 四 色 荧 光标 记 双 脱氧 链 终止 
法 ，ABI 377 型 《Perkin Elmer) 自动 测序 仪 测序 ， 
测序 试剂 为 ABI PRISM BigDye 试剂 盒 及 Ampli Taq 
DNA RAB (Perkin Elmer)。 序 列 分 析 ，DNA 序列 
检索 和 同 源 性 比较 利用 “BLAST” 工 具 (NCBI 站 
点 )。 所 得 的 序列 用 支 序 系统 学 PHYLIP 3.5c 软件 
Æ, CFelsenstein. 1993) 首先 进行 500 次 的 目 导 复制 
(Bootstrap replication). Fl DNADIST 程序 根据 Kimu- 
ra s 2-parameter 模型 计算 个 体 间 遗传 距离 ， 在 
NEIGHBOR 程序 中 用 UPCMA 法 获得 聚 类 图 ， 最 后 
在 CONSENSE 程序 中 形成 合意 树 。 另 外 ， 利 用 Bi- 
oEdit 进行 氨基 酸 翻译 ，CLUSTAL (Thompson et al.» 
1994) 进行 同 源 性 分 析 比 较 。 


2 结果 


2.1 我 国 尖 音 库 蚊 复合 组 以 及 和 白 纹 伊 蚊 蚊虫 体内 
Wolbachia 株 的 wsp 基因 序列 

测序 结果 可 以 得 知 ， 使 用 81F 和 691R 一 对 
Wolbachia 的 通用 引物 从 我 国 尖 音 库 蚁 复合 组 的 4 
个 亚 种 实验 室 种 群 中 扩 增 出 的 Wolbachia 株 的 wsp 
基因 片段 的 长 度 均 为 602 pp。 同样 的 引物 在 我 国 白 
纹 伊 蚊 的 2 个 实验 室 种 群 中 扩 增 出 的 Wolbachia 株 
wsp 基因 片段 也 为 602 bp。 
尖 音 库 蚊 复合 组 蚊虫 中 扩 增 出 的 Wolbachia 的 
wsp 基因 片段 序列 中 ， 分 别 有 3 个 样本 4 处 的 4 个 
碱 基 有 变化 。 在 致 倦 库 蚊 的 1 份 样本 中 ， 第 239 碱 
EAA THACHER. ERRERA 1 份 样本 中 ， 
第 374 碱 基 位 有 A 和 CC RR TB 474 碱 基 位 有 A 和 
G 的 置换 。 在 骚扰 库 蚊 的 1 份 样本 中 ， 第 404 碱 基 
位 有 T 和 A 的 颠 换 。 除 此 以 外 , 4 个 亚 种 实验 室 种 
群 中 测 得 Wolbachia 株 的 wsp 基因 序列 所 有 样本 间 
完全 一 致 。 白 纹 伊 蚁 2 个 地 理 株 实验 室 种 群 中 测 得 
的 Wolbachia 株 wsp 基因 的 序列 所 有 样本 间 完 全 一 
致 。 
2.2 我 国 蚊虫 体内 感染 的 Wolbachia 株 的 wsp 基 
序列 比较 与 同 源 性 分 析 
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在 所 测 我 国 蚊虫 体内 感染 的 Wolbachia REI wsp 
基因 序列 中 ， 库 蚊 与 伊 蚊 的 wsp 基因 序列 之 间 9 处 
核 蔡 酸 有 改变 ， 包 括 有 碱 基 的 置换 和 站 换 (图 1)。 

图 1 中 还 列 出 了 Wolbachia 的 二 大 组 对 照 株 的 
序列 。 一 个 是 B 大 组 Pip 组 中 的 wMa 株 [宿主 为 
Drosophila simulans CMauritiana) ]， 另 一 个 为 A 大 组 
的 wRi 株 [宿主 为 Drosophila simulans (Riverside) ]. 
本 研究 中 所 测 的 我 国 尖 音 库 蚁 和 白 纹 伊 蚁 体内 感染 
的 Wolbachia 株 的 wsp 基因 序列 与 wMa 株 的 wsp Æ 
因 序 列 在 所 比 的 核 苷 酸 范围 内 分 别 各 有 5 处 改变 ; 
与 wRi 株 分 别 有 130 和 131 处 改变 。 

将 测 得 的 序列 利用 BLAST 分 析 程 序 与 GenBank 
里 注册 的 序列 进行 最 大 同 源 性 比较 。 再 利用 相关 的 
分 析 软 件 进行 同 源 性 比较 分 析 得 表 1。 我 国 尖 音 库 
蚊 和 伊 蚊 体内 的 Wolbachia 株 的 wsp 基因 序列 与 B 
大 组 中 Pip 组 的 其 他 株 〈xzMa、ioPip 和 wAIbB 等 ) 


的 同 源 性 均 为 98.21% ~ 100.00%， 其 中 与 Pip 组 
标准 种 wPip 的 同 源 性 分 别 为 99.82% AXA 1 个 核 
苷 酸 不 同 ， 而 且 是 由 于 网 上 的 wPip 株 序列 中 有 1 
个 + 所 致 ) 和 98.21%; 与 B 大 组 的 另外 组 各 栋 
CwCons wOri 和 wDei》 的 同 源 性 为 51.81% ~ 
67.0395; 而 与 其 余 的 A 大 组 各 株 的 同 源 性 为 
52.3396 ~ 718.34% C 12. 

对 所 测 得 的 我 国库 蚁 和 伊 蚊 体内 感染 的 Wol- 
bachia 株 的 wsp 基因 序列 以 及 已 知 的 其 他 株 序 列 利 
用 PHYLIP 软件 进行 聚 类 分 析 得 到 UPGMA RXR 
(图 25. UPGMA 聚 类 图 中 ， 我 国库 蚊 体 内 感染 的 
Wolbachia A wspl 与 wPip 株 归 在 1 个 组 内 ， 伊 蚊 体 
内 感染 的 Wolbachia ËR wsp2. Ej wAIbB 株 归 在 1 个 组 
内 。 它 们 统 归 为 B 大 组 Wolbachia 的 Pip 组 类 群 中 ， 
而 与 A 大 组 以 及 B 大 组 的 其 他 组 株 独 立 形成 各 自 
的 类 群 。 






























































8l 166 
Wsp | TGGPCGRUIAAGIGATRAGAAGCTAGOIRG UT TS E 站 
wsp 2 A CT OR TE d oi i ni N 
„Ma š Å ee . "E rp 
wRi . y d nA. À i ; RES Qu À C—TIC ET pr 
167 l l MN 252 
wsp | GCATTGAATATAAAAAACGAACCGAAGTTCATGATCCTTTAAAAGCATCT FTTATGGCIGGIGGIGCTGCAT] TTGGTTATAAAATG 
Wsp2 =- E 
wMa PRONTO DE ET Saras 1 qnie ler lt. 
wRi PES G-CC--ÀA-—CAÀ - A A ea A> o6 C 
253 ded MEA i l 7 338 
wsp | SONTAG IUATGTIGADGDRCEEDNGTGRPRACIAANCHAAA LEAP PAONGO MEANA LEA Rl 
wsp "o N A NA A DIR 0 C 
wMa imi cM EO TREES A ENIMS EUR ` PERTE EEA 
wRi C Qucm A 6G --—T G T—T CA -6G--:.- AC  GAT-—--- 
339 SUAE : : AQ A is : ih ad 
wsp | 人 ATTACGATATAGCGATTGAAGATATGCCTATCACTCCATACCTTG 
wsp? > | 二 idu 
wMa Miis elc s uec ei decem iri eu EFE Ie das vS eds 
wRi SW T AÀ >~ Acces À Å T--—- 
425  — m "510 
wp — GTG? TOSTCTIBSTGER OA UP USED ICCTI 机 
wsp 一 一 一 一 一 一 一 一 ~ = 
wMa s = a i 二 二 一 -=- À ; — 
wRi veseme———--(rpee cT C 1GA——ACGC-TGÀA- 0- = -AA—-CTAR A GG---= 
51] | l mE 596 
wsp | 人 [IGCTGCTCGT 人 
wsp 2 d EAE E EE A RN 
wMa CREER RM 人 ES Å ; TR 
wR1I a te et 的 g------- CÀ--- 
597 i i “B82 


wsp TAATAAAGAAGCAGT ee a RUE i oe Ab dios AGT; SUDO TTAATTTTT 


wsp 2 人 x "p 
wMa 
whRi G : pesca PS S Ics G b -AGGGG AA 


CA AGTTET-TACA-CA-T-TT-G--C ~ TGGAGTAGCG 


图 1 我 国 蚊虫 体内 感染 的 Wolbachia Pk wp 基因 序列 及 与 其 他 Wolbachia Vk wsp 基因 序列 的 比较 
Fig. 1 The wsp gene sequences of Wolbachia in Chinese mosquitoes and their comparison with those of other Wolbachia strains 
wspl: 尖 音 库 蚁 复合 组 中 Wolbachia Pk. (Cx. pipiens comple: wsp2: AAPP Wolbachia Pk. (Ae. albopiaus?: wMa: 


Drosophila. simulans ( Mauritiana) 


; wRi: Drosophila simulans (Riverside); 相同 的 碱 基 以 “- " RI (—: same). 


下 同 The same for the following table and figures 
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X1 我 国 尖 音 库 蚊 复合 组 和 白 纹 伊 蚊 蚊 虫 体内 感染 的 Wolbachia Vk wsp 基因 与 其 他 株 对 应 位 置 序列 同 源 性 比较 结果 
Table 1 Comparison of the homology of sequences of the wsp gene of Wolbachia among wspl (isolated from infected 


mosquitoes of the Cx. pipiens complex) and wsp2 (isolated from infected Ae. albopictus) and other Wolbachia strains 


wspl (FIX Cx. pipiens complex) 


usp2 (FH Ae. albopictus) 


Wolbachia Tk 比较 核 昔 酸 数目 HARRERA BERETE Co) LDRBMETSERMH  GdHREECNERESRH  WCBERREPE Co REN 
(Strains) (Number of compared (Number of identical (Homology of (Number of compared (Number of identical — (Homology of E, 
nucleotides) nucleotides) nucleotide) nucleotides) nucleotides ) nucleotide) 

wspl (602 bp) m= = = 602 593 98.50 AF216859 
wsp2 (602 bp) 602 593 98.50 LI = = AF216860 
B 大 组 B supergroup 
wMa (642 bp) 590 584 98.98 590 581 98.47 AF020069 
wPip (558 bp) 558 537 99,82 558 548 98.21 AF020060 
wAlbB (558 bp) 558 549 98.39 558 558 100.00 AF020059 
wCon (555 bp) 535 372 67.03 555 368 66.31 AF020083 
wOri (552 bp) 552 286 51.81 552 286 51.81 AF020085 
wDei (555 bp) 555 351 63.24 555 349 62.88 AF020084 
AKH A supergroup 
wRi (1075 bp) 602 471 78.24 602 470 78.07 AF020070 
wCen (564 bp) 564 422 74.82 564 418 74.11 AF020078 
wAlbA (655 bp) 581 319 54.91 581 322 55.42 AF020058 
wUni (644 bp) 591 463 778.34 591 461 78.00 AF020071 
wHa (779 bp) 602 317 52.66 602 315 52.33 AF020068 
wAus (619 bp) 566 345 60.95 566 345 60.95 AF020077 
wPap (564 bp) 564 323 51:21 564 324 57.45 AF020082 
wMelCS (674 bp) 594 335 56.40 594 337 56.73 AF020064 


2.3 我 国 蚊虫 体内 感染 的 Wolpachia Wk wsp 基因 
编码 的 氨基 酸 分 析 

将 我 国 尖 音 库 蚁 复合 组 和 白 纹 伊 蚁 蚁 上 忠 体内 感 
ZB Wolbachia PR] wsp 基因 翻译 成 揽 基 酸 后 ， 比 
较 可 以 发 现在 我 国 两 种 蚁 忠 中 发 现 的 两 种 Wolba- 
chia 株 它 们 的 wsp 基因 编码 的 表面 蛋白 氨基 酸 序列 
有 5 处 改变 。 对 我 国 尖 音 库 蚊 复合 组 和 和 白 纹 伊 蚊 蚊 
BAA Wolbachia 株 wp 基因 编码 的 毛 基 酸 序列 以 
及 其 他 部 分 Wolbachia YR wsp 基因 编码 的 氨基 酸 序 
列 进行 CLUSTAL 排列 比较 ， 在 不 同 组 别 的 Wolba- 
chia 株 氨基 酸 序 列 之 间 ， 存 在 有 一 定 区 域 的 差异 
《图 3)。 

氨基 酸 序列 同 源 性 比较 结果 表明 ， 我 国 尖 音 库 
蚊 复 合 组 蚊虫 体内 Wolbachia 株 wsp 基因 编码 的 氨 
基 酸 序列 与 B 大 组 中 Pip 组 其 他 株 的 同 源 性 为 
97% ~ 99%， 其 中 与 wPip P& GA È A S fis Fe tix, 
引起 CI》 仪 有 一 个 氨基 酸 不 同 ， 而 且 是 由 于 网 上 
的 wPip 株 在 第 194 位 氨基 酸 密 码 子 上 出 现 了 一 个 





不 能 识别 的 gt， 从 而 出 现 了 无 效 翻译 (X)。 与 B 
大 组 另外 组 各 株 的 同 源 性 为 34% ~ 54%。 与 A 大 
组 其 他 株 的 同 源 性 为 35% ~ 7196. 

RE H ARRAN Wolbachia 株 wsp 基因 编码 
的 氨基 酸 序列 与 B 大 组 中 Pip 组 其 他 株 的 同 源 性 为 
97% ~ 100%， 其 中 与 wAIbB 株 《 宿 主 为 白 纹 伊 蚊 ， 
引起 CD 的 氨基 酸 序列 完全 相同 。 与 B 大 组 另外 
组 各 株 的 同 源 性 分 别 为 34% ~ 52960. 5 A 大 组 其 
他 株 的 同 源 性 为 36% ~ 71%。 


3 讨论 


在 所 有 所 测 我 国 尖 音 库 蚊 复 合 组 蚊虫 体内 
Wolbachia 的 usp 基因 片段 序列 样本 中 ， 分 别 有 3 个 
样本 4 处 的 4 个 碱 基 有 变化 ， 而 同一 实验 种 群 中 其 
余 2 个 样本 没有 变化 ， 即 除了 以 上 4 处 独自 的 变化 
以 外 ， 样 本 间 序 列 完全 一 致 。 该 4 处 的 碱 基 变 化 可 
能 是 由 于 Tag 酶 的 错 掺 所 引起 的 。 
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Wolbachia 是 存在 于 节肢 动物 体内 最 为 丰富 的 
宿主 微生物 之 一 《Werren，1997)。 对 我 国 蚁 忠 的 
检测 结果 表明 ， 昆 虫 共生 微生物 Wolbachia 普遍 在 
在 于 我 国 尖 音 库 蚊 复合 组 和 和 白 纹 伊 蚊 的 蚊虫 内 《〈 宋 
社 吾 等 ，2002)， 提 示 该 微生物 的 存在 可 能 与 这 二 
种 蚁 忠 的 杂交 不 融合 现象 有 关联 ( 赵 形 言 等 ， 
1998)。 本 研究 通过 对 我 国 尖 音 库 蚁 复合 组 和 白 纹 
伊 蚊 蚊虫 体内 感染 的 Wolbachia 株 的 wsp 基因 编码 
的 核 昔 酸 及 其 翻译 的 氨基 酸 分 析 ， 可 以 看 出 它们 分 
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别 与 具有 诱导 CI 现象 能 力 的 B 大 组 中 Pip 组 的 
wPip 和 wAlbB 株 十 分 相近 或 完全 相同 ， 提 示 它 们 
可 能 为 相近 或 相同 的 株 。 因 而 ， 在 诱导 其 相应 的 宿 
主 间 杂交 不 融合 现象 CI》 中 可 能 具有 同样 的 功 
能 ， 如 同 甘 波 谊 等 已 在 中 国 三 种 稻 飞 乔 中 发 现 了 诱 
导 CI 的 Wolbachia RR — FÉ. CH CUR SE. 2002). 
但 这 需要 进一步 的 杂交 和 抗生素 试验 来 加 以 证 实 ， 
该 方面 的 试验 结果 我 们 将 另 文 报道 。 
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图 2 wp 基因 序列 聚 类 分 析 CUPGMAO 的 合意 树 
Fig. 2 Consense tree of wsp gene sequences based on UPCMA 
节点 处 数字 为 500 次 自 导 复制 中 该 节点 存在 的 次 数 The numbers at nodes are the existing times of the nodes in 500 times of bootstrap replication 
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图 3 我 国 蚊虫 体内 感染 的 Wolbachia 株 的 wp 基因 编码 的 氨基 酸 序列 及 与 其 他 部 分 株 的 氨基 酸 序 列 比 较 


Fig. 3 Comparison of the amino acid sequences of the wsp gene of Wolbachia from infected Chinese mosquitoes 


with those of other Wolbachia strains 
序列 来 源 同 表 1 The amino acid sequences of the other Wolbachia strains are acquired from GenBank 
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